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ПРЕДГОВОР 
РАКОПИСОТ ПРЕТСТАВУВА СЕОПФАТЕН ПРЕГЛЕД НА НАЈЧЕСТО 
КОРИСТЕНИТЕ МЕТОДИ И АЛГОРИТМИ ЗА ПОРАМНУВАЊЕ И ПРЕБАРУВАЊЕ НА 
ГЕНЕТСКИ СЕКВЕНЦИ. СОДРЖИНАТА НА РАКОПИСОТ Е ОРГАНИЗИРАНА ВО ПЕТ 
ПОГЛАВЈА. ВО ПРВОТО ПОГЛАВЈЕ ЧИТАТЕЛОТ СЕ ЗАПОЗНАВА СО ОСНОВНИТЕ 
КОНЦЕПТИ ОД МОЛЕКУЛАРНА БИОЛОГИЈА. ДЕТЕРМИНИСТИЧКИТЕ АЛГОРИТМИ 
БАЗИРАНИ НА ДИНАМИЧКО ПРОГРАМИРАЊЕ СЕ АНАЛИЗИРАНИ ВО ПРВИОТ ДЕЛ 
ОД ВТОРОТО ПОГЛАВЈЕ. ВО ВТОРИОТ ДЕЛ ОД ВТОРОТО ПОГЛАВЈЕ ЧИТАТЕЛОТ 
СЕ ЗАПОЗНАВА СО ХЕВРИСТИЧКИТЕ ПРИСТАПИ ЗА ПРЕБАРУВАЊЕ И 
ПОРАМНУВАЊЕ, КАКО И АЛГОРИТМИТЕ БАЗИРАНИ НА ИНДЕКСИРАЊЕ НА 
ГОЛЕМИ ПОДАТОЦИ. СТЕБЛАТА НА СУФИКСИ КАКО ПОГОДНА ПОДАТОЧНА 
СТРУКТУРА ЗА ИСТАТА НАМЕНА СЕ АНАЛИЗИРАНИ ВО ТРЕТОТО ПОГЛАВЈЕ. 
ЕВОЛУЦИСКИТЕ МОДЕЛИ КОИ СЕ БАЗИРАНИ НА МАРКОВИ МОДЕЛИ СЕ 
ЕЛАБОРИРАНИ ВО ЧЕТВРТОТО ПОГЛАВЈЕ, ДОДЕКА МЕТОДИТЕ ЗА 
ФИЛОГЕНЕТСКА АНАЛИЗА СЕ ОПИШАНИ ВО ПОСЛЕДНОТО ПОГЛАВЈЕ.  
РАКОПИСОТ Е НАМЕНЕТ ЗА СТУДЕНТИТЕ ОД 8 (ОСМИ) СЕМЕСТАР НА 
ФАКУЛТЕТОТ ЗА ИНФОРМАТИКА, НАСОКА: КОМПЈУТЕРСКИ НАУКИ ПРИ 
УНИВЕРЗИТЕТ „ГОЦЕ ДЕЛЧЕВ“ - ШТИП.  
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